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摘 要    ：回顾海洋浮游甲壳类系统学研究的基础上，综述了生化水平和 和核 水平的   DNA (mtDNA  DNA) 
分子系统学研究现状。分子标记中 序列分析最为常用，其次是 和 分析， 主要应 DNA  RFLP  RAPD mtDNA 
用于分类学、群体遗传学、种间分子进化和系统发育重建研究，而核 则应用于科以上较高阶元的系 DNA 
统发育和种内、近缘种间的遗传结构和遗传分化研究。最后对存在的问题和应用前景进行了展望。
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系统学是生物分类学和生物间各种关系 遗传关系、系统发育关系和地理分布关系等 ( ) 
的总和
[1]


















。自同工酶和 分 DNA 
子标记应用于海洋浮游甲壳类系统学研究以来，已成为其系统学研究的主要分子工具，显示
出较准确、可靠的优点。生态系统动力学是当前海洋学科跨学科的前沿领域， 年我国1999 






浮游甲壳类生化 同工酶 水平的系统学研究1  ( )







遗传关系、地理分布关系等 可更有效地进行定位。同工酶应用于浮游甲壳类的研究始于( ) 
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世纪 年代末，主要是应用于种群遗传结构与分化研究，而较少涉及系统发育研究。20  70 
等 以同工酶对美国加州沿岸的猛水蚤属Burot  (1979, 1981)   Tigriopus californicus 的遗传 
结构和遗传分化进行了研究
[14, 15]
。随后， 等 以四个酶五个位点分析了美国西Bucklin  (1985) 




(1994) 则用等位酶对美国加州盆地 个 ～ 深的端足类 6  1 000 2 100 m   Abyssorchomene 种群spp 
的遗传结构进行了研究，发现 个浅海盆地种群间的遗传距离 5  D ，但浅海与深海盆< 0.003
地种群间的基因流很低 迁移率 (   M ，二者间存在较大的遗传分化 < 1)
[17]
。 等 对Kann  (1996) 
缅因湾飞马哲水蚤 Calanus finmarchicus 的种群结构进行了研究，以等位酶分析其遗传相似 
性  I ，同 的 和 基因的 结果基本一致  > 0.97  mtDNA  16SrRNA  CytB  RFLP 
[18]
。
浮游甲壳类 水平的系统学研究2   DNA 
由于同工酶所能检测的酶种类数、位点数和谱带数均有限，因而自 世纪 年代以20  90 








。但甲壳动物 较难提取且产量低 mtDNA 
[22]
。因此，
除少部分采用 分析外，绝大部分以 特定基因序列扩增产物的 分析或测 RFLP  mtDNA  RFLP 
序来进行。目前， 已广泛应用于海洋浮游甲壳类的分类学、群体遗传学和近缘种间mtDNA 
系统发育研究。
分类学研究 分子分类学诞生以前，浮游甲壳类主要依靠形态观察作分类鉴定，如2.1.1            





。长腹水蚤属 (Metridia 的形态标准是：雌性以头部形态和第 胸足的刚)  5 
毛长度，雄性以尾肢长度和第 对胸足左肢的刺的多少，将其分为二个种，但存在争 5 
议
[24]
。 等 对 的 基因测序表明：Bucklin  (1997)  mtDNA  16SrRNA M. lucens 和   M. pacifica 的 




等 以通用引物对 的 Ⅰ基因扩增产物测序，对哲水蚤目三个Bucklin  (1999)  mtDNA  CO  
属 (Calanus, Neocalanus, Pseudocalanus 的 个种进行了分类鉴定和系统评价研究，得出同)  8 
属种序列差异在 ～ 之间，可确定同属种的进化关系，但不能确定属间关系。再据 13 % 22 % 
此序列，设计了哲水蚤种的特异寡核苷酸引物，进行多元种别性聚合酶链式反应 SS-PCR
，可对 个哲水蚤种(Multiplexed species-specific polymerase chain reaction)  3  (Calanus. 进spp) 
行鉴定
[26]
。 等 建立了另一种快速、低成本的鉴定 个哲水蚤种Lindeque  (1999)  4 
(C. finmarchicus, C. glacialis, C. helgolandicus, C. hyperboreus 的方法，据 基因扩增)  16SrRNA 
产物序列，对产物进行 分析，各个种都可产生唯一的限制性酶切图谱 RFLP 
[24]
。该方法可对
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亲缘种、同属种进行有效鉴定，并可研究环境因素 海流、温度、营养盐等 对种类组成和 ( ) 
种群分布、迁移等的影响。
如大量种类的 基因序列被测定，则可建立其基因序列库，测定未知种类的同源 mtDNA 
序列，可与已知种进行比较鉴定和进化关系研究
[27]
。 等 以 基因片段Sundt  (1998)  16SrRNA 
序列数据和以前的序列比较，鉴定了巴伦支海马歇尔哲水蚤 (Calanus marshallae 的存) 
在
[23]
，然而，对大量样品，该方法成本较高，不适合大范围使用。    
群体遗传学研究 群体遗传结构及其分化是海洋浮游甲壳类研究的重要内容，也是2.1.2            






等 以 基因序列数据分析 (1994)  16SrRNA  C. P Oceanicus 和  C.P californicus 序列差异为  0.9 %
～ ，而不同地区1.0 %  C.P californicus 个体间则为 ～ ，提供了  0.2 % 0.5 %  Calanus pacifica 存 
在亚种分化的分子证据
[37]





进化历史事件，地理隔离、遗传分化原因。 等 对近北极的飞马哲水蚤Bucklin  (1998) 
(Calanus finmarchicus 和小哲水蚤)  (Nannocalanus minor 的 基因序列测定表明，) 16SrRNA 
Calanus finmarchicus 的遗传多样性低，其单倍型多样性  h ，核苷酸多样性仅为 = 0.368
Pi ，二个种的有效群体和有效雌性群体都较小，并对其原因进行了推测 = 0.00370
[39]
。然
而， 数据产生大量相同和单一单倍型 时，则不能提供群体遗传结构分析mtDNA  (Haplotype) 
的有用信息，会消弱 分析群体遗传结构的能力。 mtDNA 




间的系统发生关系。 等 以 的 基因序列数据，比较三个哲水Bucklin  (1992)  mtDNA  16SrRNA 
蚤种的遗传关系，聚类分析表明 Calanus finmarchicus, Calanus marshallae 相似度更高， 
Calanus pacifica 与前二者的序列一致性分别为 和 ，并推测这三个种在几百万年前  81 %  86 %
即已发生分化
[20]
。 等 再以 基因序列数据对 个哲水蚤种和三个长腹Bucklin  (1995)  16SrRNA  6 
水蚤属 (Metridia 进行系统发育研究，并以 聚类构建了系统发生树，以分子钟推算哲水)  NJ 








。 等 以 的 Ⅰ基因序列对 个哲水蚤种进行了系统树的构建，结Hill  (2001)  mtDNA  CO   10 
果与 基因和形态基础上的种系发生关系相吻合，但中华哲水蚤 16SrRNA  Calanus sinicus 不 
能确定系统地位
 [27]






核 水平的系统学研究2.2     DNA 
核 分子标记如卫星 、微卫星和单拷贝 等在海洋鱼、虾、贝类 DNA  DNA  DNA(scnDNA) 
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系统发育研究 系统发育数据一般来自形态、化石和分子技术几个方面，但浮游甲2.2.1            
壳类几乎没有可资利用的化石，形态数据极其有限
[25]
， 基因组中rDNA  5.8 SrRNA, 
基因进化很慢，是目前目间或更高阶元系统发育研究的主要分子标记，18SrRNA, 28SrRNA 
甚至适合于真核生物和原核生物间同源关系的比较。 
等 以 的 基因的 区研究了 个桡足类目Braga  (1999)  rDNA  28SrRNA  D9/D10  3  (
， 个 总 科Calanoida, Harpacticodia, Poecilostomatoida) 5  (Clausocalanoidea, Eucalanoidea, 
的系统发育关系，认为 个目均为单系，支持Centropagoidea, Megacalanoidea, Arietelloidea)  3 
为 的基础，但形态分析则认为 为基础。Poecilostomatoida  Calanoida, Harpacticodia  Calanoida 
作者认为 基因的 用于该分类阶元的系统发育关系研究是合适的，同时研 28SrRNA  D9/D10 
究高阶元的分类单元间的发育关系时取样应具有广泛性和代表性
[44]
。 等 首次用Spears  (2000) 
基因序列数据对现存的腮足类 的 个目进行了系统发育研究18SrRNA  (Branchiopod) 8 
[45]
。 
等 研究了软甲亚纲 的 基因的进化并以该基因建立Jarman  (2000)  (Eumaldcostraca)  28SrRNA 
了软甲亚纲内新的进化系统，表明磷虾目 与糠虾目 关系最近，而不 (Euphausiacea)  (Mysida) 




种群遗传结构与分化研究 基因序列中间隔区 进化速度较2.2.2            rDNA  (ITS-1, ITS-2) 
快，适合属内种间或种内群体间遗传结构及遗传分化的研究。 等 以 技Wilson  (1997)  RAPD 
术检查了端足目  Corophtheirus salmonis在海洋环境中的遗传隔离情况，表明环境选择压力 
的变化对该种群的遗传分化起重要的作用
[47]
。 等 以 的 和Shinn  (2000)  rDNA  18SrRNA  ITS1
基因对苏格兰寄生于大西洋鲑科鱼类鱼虱科的  Lepeophtheirus salmonis  进行了遗传分化的研
究
 [48]
。 等 以核 的 Ⅰ基因和磷酸葡萄糖异构酶 基因序列Bucklin  (2000)  DNA  Pseudo-CO   (PGI) 




等 以 基因、 和 研究了北美猛水蚤科 的olivares  (2001)  5.8 SrRNA ITS-1  ITS-2  (Harpacticidae) 
Cletocamptus deitersi的地理种群分化，认为至少存在 个种  4 
[50]
。
结 语3    
综上所述， 和核 作为海洋浮游甲壳类系统学研究的主要分子标记，二者mtDNA  DNA  
在系统发育研究上适应阶元不同而互相补充，至今已建立了一些较成熟的方法，一些优势种
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Advances in the Molecular Systematics Studies of Marine Planktonic 
Crustaceans 
     
TAN Shuhua, CAO Wenqing,  WANG Guizhong,  LI Shaojing
      (Dept. of  Ocean & Inst. of  Sub Ocean., Xiamen Univ., Xiamen  361005, Fujian, China) 
Abstract：Molecular systematics of marine planktonic crustaceans started in 1970s , and isozyme 
was the major method before the 1990s, its contents including genetic structure and genetic 
differentiation. Since the early 1990s, molecular markers (RAPD, RFLP especially DNA 
sequences) based on DNA and mtDNA have been widely used to study four parts of the 
systematics (classification, population genetics, phylogenetic reconstruction and molecular 
evolution) of marine planktonic crustaceans.  The present situation and application prospect for the 
study of the systematics of marine planktonic crustaceans are also presented.
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